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RESUMO

Este trabalho teve como objetivo investigar a diversidade genética, a estrutura
populacional, além dos efeitos da endogamia sobre caracteristica de crescimento da
raca nelore criados no bioma Amazonia. O banco de dados usado para as analises
continha registro de 1.402.287 animais, nascidos entre os anos de 1950 a 2012. A
estrutura da populacdo e sua diversidade genética foram investigados através de
parametros estimados com as informacdes e o0s registros de pedigree disponibilizados
pela Associacdo Brasileira de Criadores de Zebu. A inferéncia sobre os efeitos da
endogamia foi realizada por comparacdo de modelos usando a metodologia
Bayesiana, o Critério de Informacdo de Deviance (DIC) foi a estatistica de teste
utilizada. A integralidade do pedigree foi de 73,75%; 32,89%; e 11,69%, na primeira,
segunda e terceira geracgao, respectivamente. O numero efetivo de fundadores e de
ancestrais, na populacao referéncia, foi 639 e 617, respectivamente. Foi assumido um
efeito “gargalo” praticamente nulo, cuja estimativa foi de 1,04. Um contingente de 829
animais, fundadores ou nédo, explicou 50% da variabilidade genética da populagéo. O
intervalo de geracdo médio, 7,46 anos, pode ser considerado alto. O coeficiente médio
de endogamia, entre os 18.647 animais endogamicos, foi de 8,74%, sendo maior na
segunda geracdo em estudo. O tamanho efetivo da populacao variou entre 16,15 e
1.810,8 animais ao longo dos periodos avaliados. As estimativas dos pesos a
desmama, ao ano e ao sobreano foram de 178,4 Kg, 233 Kg e 292,14 Kg,
respectivamente. A comparagéo entre os modelos com ou sem endogamia possibilitou
concluir que a inclusdo desse efeito explica melhor a variacdo das caracteristicas
estudadas. Assim € importante monitorar os acasalamentos afim de evitar que a

endogamia possa diminuir o desempenho dos rebanhos.

Palavras-chaves: Estrutura populacional; endogamia; Intervalo de geracao;

tamanho efetivo da populacao; caracteristicas de crescimento.



ABSTRACT

This study aimed to investigate the genetic diversity, population structure,
addition to the effects of inbreeding on the growth characteristics of the breed Nelore
created in the Amazon biome. The database used for analyzes contained records of
1,402,287 animals born between the years 1950-2012. The population structure and
genetic diversity were investigated by estimated parameters with the information and
pedigree records made available by the Brazilian Association of Zebu creators.
Inferences about the effects of inbreeding were carried out by comparing models using
Bayesian methodology, the Deviance Information Criterion (DIC) was the test statistic
used. The completeness of the pedigree was 73.75%; 32.89%; and 11.69% in the first,
second and third generation respectively. The effective number of founders and
ancestors, the reference population, was 639 and 617, respectively. Assuming an
effect "bottleneck”, virtually nil, estimated at 1.04. A contingent of 829 animals,
founders or not, explained 50% of the genetic variability of the population. The mean
generation interval, 7.46 years, can be considered high. The average coefficient of
inbreeding among the 18,647 inbred animals was 8.74%, being higher in the second
generation in the study. The effective population size ranged between 16.15 and
1810.8 animals over the evaluated periods. Estimates of weights at weaning, a year
and to yearling were 178.4 kg, 233 kg and 292.14 kg respectively. The comparison
between models with or without inbreeding allowed the conclusion that the inclusion of
this effect explains better the variation of the studied traits. Therefore, it is important to
monitor the mating to prevent that an increase in inbreeding can result in decreased

performance of the herds.

Keywords: Population structure; inbreeding; generation interval; effective

population size; growth characteristics.
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1 INTRODUCAO

Na atual conjuntura econémica do pais, temos que a agricultura e a pecuaria
sdo 0s seguimentos de suma importancia para o Brasil. No ano de 2014, o Produto
Interno Bruto brasileiro chegou a 5,521 trilhdes de reais (IBGE, 2015), sendo que a
agropecudéria correspondeu por aproximadamente R$ 262 bilhdes desse total.

Segundo estimativas do Centro de Estudos Avancados em Economia
Aplicada (CEPEA/USP, 2014) esse valor pode chegar em R$ 1,1 trilhdes quando leva-
se em consideracdo o agronegocio brasileiro, que engloba a participacéo do setor da
agropecudria, como também os da agroindlstria e prestacdo de servigos voltados
para o campo, desse total aproximadamente 32%, R$ 378,3 bilhdes, foram de
responsabilidade da pecuaria.

O rebanho da bovinocultura de corte brasileira é constituido, pela sua
maioria, de animais das racas zebuinas (Bos taurus indicus) com grande participacao
da raca Nelore e/ou animais com alta mesticagem com tal raca, anelorados.

As racas oriundas do subgrupo indicus sdo animais de alta rusticidade e facil
adaptabilidade em diversas regides, principalmente em climas tropicais, explicando
assim a grande disseminacéo da raca Nelore na pecuaria nacional. Entretanto, esses
animais sao limitados quanto a caracteristicas de producdo, quando comparados as
racas taurinas (Bos taurus taurus).

Buscando o aprimoramento das racas zebuinas, o0os programas de
melhoramento tendem a selecionar e fazer uso dos melhores animais dentro da
prépria raca, como também o cruzamento entre as subespécies zebuinas e taurinas,
visando aumentar a produtividade, sem perder a rusticidade, algo essencial para a
producao brasileira.

A diversidade genética em uma populagcdo € importante para a sua
conservacao, visto que a perda de tal diversidade reduz a capacidade das populacdes
se adaptarem a mudancas ambientais. Dessa forma, uma populagdo com extensa
variabilidade genética tem mais chance de manter-se adaptada, ao menos alguns
individuos, em caso de mudancas ambientais severas. Entende-se como alteracao
ambiental ndo apenas mudancgas climaticas, secas ou chuvas intensas por exemplo,
mas também como o ataque de endo e ectoparasitas ou qualquer outra situacéo que
retire o animal da sua zona de conforto. Havendo diversidade genética na populacgéo,
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existe a possibilidade de selecionar os individuos que apresentem maior
adaptabilidade e producéo.

Sendo assim, a diversidade genética € uma condicdo necessaria para o
melhoramento genético de caracteristicas de indicadores de qualidade, resisténcia a
doencas, ou no aumento da produtividade na pecuaria (REIST-MARTI et al., 2003).

Objetivou-se neste trabalho investigar a diversidade genética e a estrutura
populacional, como também, avaliar os efeitos da endogamia sobre caracteristicas de

crescimento de animais da raca Nelore criados no Bioma Amazoénia.
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2 REVISAO DA LITERATURA

2.1 Endogamia e Coeficiente de endogamia

Nas ultimas décadas, os métodos propostos para aumentar a acuracia de
predicdo dos valores genéticos, por um lado, resultaram em elevada taxa de ganho
genético, mas também elevaram as taxas de endogamia por geracdo. Do ponto de
vista da conservacdo dos recursos genéticos animal, esta é uma situacao
preocupante, pois, como esta amplamente relatado na literatura (CAROLINO; GAM,
2008; FALCAO et al., 2001; THOMPSON; EVERETT; HAMMERSCHMIDT, 2000) a
endogamia reduz as caracteristicas associadas a fertilidade e a adaptacdo dos
animais.

Falconer e Mackay (1996) definem a endogamia como sendo o acasalamento
de individuos que sdo relacionados por ascendéncia. Lush (1945) contextualiza
endogamia como um sistema de acasalamento que consiste na unido de individuos
cujo o grau de parentesco médio entre si € maior do que o grau de parentesco médio
existente na populacao considerada.

Individuos aparentados t€ém um ou mais ancestrais em comum pelos pais do
individuo endogamico (CROW; KIMURA, 1970). Esse tipo de acasalamento é capaz
de alterar a constituicdo genética da populacao e foi usada, de forma eficaz, com a
selecdo nos primeiros criatérios de animais domésticos com o intuito de estabelecer
populacdes que serviiam de base para o melhoramento animal (FALCAO et al.,
2001).

O acasalamento de individuos com certo grau de parentesco tem como efeito
primario provocar o aumento de pares de genes em homozigose, diminuindo assim a
incidéncia de pares de genes em heterozigose, o que favorece a manifestacéo de
genes em homozigose recessiva, geralmente relacionados a alguma degeneracao na
média do mérito genético individual (FALCAO et al., 2001).

J& é preconizado pela literatura que a endogamia tende a reduzir as taxas de
crescimento do animal além de afetar, de maneira adversa, o desempenho
reprodutivo. Oliveira et. al. (2011) reportam que, mesmo tento fatores negativos em
caracteristicas produtivas e/ou reprodutivas como também para o ganho genético em

programas de sele¢do, a endogamia é utilizada com a finalidade de produzir proles
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semelhantes aos pais, uma vez que esses possuem menos variacbes em seus
gametas.

O conhecimento da diversidade genética de uma dada populacéo é a base
para 0 sucesso em programas de selecdo e conservacdo de recursos geneéticos.
Segundo Falconer; Mackay (1996) a reducdo da diversidade genética em certas
populacdes, estd associada a varias circunstancias adversas, entre elas a depressao
endogamica, que pode ser quantificada como sendo a reducdo na média do valor
fenotipico de uma caracteristica, principalmente as relacionadas com fatores
reprodutivos e fisioldgicos, além do aumento da instabilidade na resposta a selecgéo.

Segundo Wright (1922 apud FALCONER; MACKAY, 1996, p. 49) o coeficiente
de endogamia € a correlacéo entre os gametas que se unem. Ja para Falconer (1987),
tal coeficiente é a probabilidade de dois alelos, em qualquer loco, serem idénticos por
descendéncia.

As primeiras metodologias para estimar tal coeficiente, consistiam em
delimitar a amostragem dos animais na populacdo em estudo e procurar 0s ancestrais
em comum. Atualmente usa-se recursos de algoritmos computacionais, permitindo
estimar, de maneira mais eficaz, a endogamia de grandes conjuntos de dados
(BOLDMAN et al., 1995; MEUWISSEN; LUO, 1992).

Pode-se considerar que o crescimento € uma das mais importantes formas de
producdo animal, pois esta diretamente relacionado a reproducao, lactacdo e a
engorda, diversos estudos com diferentes racas mostram que a endogamia tende a
reduzir as taxas de crescimento, afetando no desempenho do animal (FALCAO et al.,
2001; QUEIROZ; ALBUQUERQUE; LANZONI, 2000).

Shimbo et al. (2000) observaram que os niveis da endogamia individual, em
um rebanho da raca Nelore, afetaram negativamente todas as caracteristicas
estudadas, peso ao desmame, peso ao sobreano, ganho de peso da desmama ao
sobreano e peso ao nascimento. Os autores estimaram que o aumento de 1% do
coeficiente de endogamia diminuiu 0,30 Kg no peso a desmama, sendo que o efeito
da endogamia sobre 0 peso ao nascimento apresentou comportamento quadratico
negativo com coeficientes angular de 0,065 (linear) e -0,005 (quadratico). Falcéo et al.
(2001) reportaram uma reducdo no mérito genético individual para o peso ao nascer
de bovinos da raga Pardo Suico decorrente da endogamia direta, possivelmente,

devido a reducédo na variancia genética aditiva.
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Carrillo; Siewerdt (2010) quantificaram os efeitos da endogamia direta e
materna sobre caracteristicas pré-desmama em um rebanho fechado da raca Angus.
Foram observaram depresséao devido a endogamia sobre o peso ao nascimento como
também no peso a desmama e ganho de peso, os autores reportaram que 0 ganho
genético obtido para 0 peso ao nascimento, 0 peso a desmama e 0 ganho de peso se
anulariam com endogamia acumulada de 0,187, 0,056 e 0,065 respectivamente.

2.2 Parametros populacionais

O estudo do progresso genético ligado ao da estrutura populacional tem por
objetivo tracar o histérico do melhoramento da raca como também auxiliar nas
decisfes que permitam obter maiores ganhos genéticos (CARNEIRO et al., 2009).

No estudo genético das populacgdes, diversas ferramentas podem ser usadas
para avaliar a diversidade genética para fins de conservacgdo, entre elas o tamanho
efetivo da populagcdo (Ne), cujo conceito foi desenvolvido por Wright (1931) . O
tamanho efetivo da populacédo pode ser definido como o numero de individuos, em
uma populacao idealizada, que se acasalam, e contribuem para a consanguinidade
ou a taxa da endogamia apropriada da préxima geracdo (FALCONER; MACKAY,
1996). Tal populagao ideal leva em consideracdo alguns pressupostos detalhados
pelos préprios autores, como: a exclusdo da migracao, selecdo e/ou mutacdo; as
geracdes ndo se sobrepdem; a quantidade de individuos que se acasalam, em cada
geracdo € a mesma; 0s acasalamentos ocorrem ao acaso sendo permitido a
autofecundacéo.

Diversas metodologias para o calculo do tamanho efetivo da populacdo tém
sido criadas, levando em consideracdo a populagédo ideal, porém, com algumas
variacdes nos pressupostos (FALCONER; MACKAY, 1996; LEROY et al., 2013).

O tamanho efetivo da populacdo pode ser estimado pela variacdo do
coeficiente de endogamia (MUNIZ et al., 2012). De tal modo que o Ne € inversamente
proporcional a taxa de endogamia média da populacdo em estudo (PAIVA, 2010).

Diferentes metodologias para o célculo do Ne foram comparadas por Leroy et.
al (2013) mostrando que os indicadores do tamanho efetivo da populacdo pode seguir
diferentes tendéncias, dependendo da espécie em estudo como também da estrutura
genética da raca. Os autores sugeriram novas pesquisas para aperfeicoar o0s

métodos.
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Segundo Paiva (2010), alteragdes no tamanho efetivo da populagéo podem
ocorrer quando altera-se a propor¢cdo de machos e fémeas no rebanho, ou seja,
quando reprodutores sao acasalados com varias fémeas ocorre a reducdo no
tamanho efetivo da populacdo proporcionalmente ao aumento na relacdo fémea-
macho.

A estimativa da contribuicdo dos fundadores poderia ser medida pelo nimero
de fundadores que contribuiram para a producdo da mesma variabilidade genética
esperada na populacdo estudada, denominada como numero efetivo de fundadores
(f.) (BOICHARD; MAIGNEL; VERRIER, 1997). Levando em conta que, quando maior
o numero de fundadores, maior sera a variabilidade genética da populacéo atual.

Tal indice ignora potenciais gargalos no pedigree, podendo, em determinadas
situacdes, levar a superestimativa do f, (MEDEIROS, 2011), para superar tais
limitacdes Boichard; Maignel; Verrier. (1997) propusessem o calculo do numero
efetivo de ancestrais (f;) que representa o nimero minimo de individuos, fundadores
ou ndo, necessarios para explicar a diversidade genética da populacdo em estudo.

O intervalo de geracdo também ¢é levado em conta nos parametros
populacionais, podendo ser definido como a idade média dos pais ao hascimento de
sua progénie. Oliveira (2010) define como sendo o tempo médio em que sado
transmitidos os genes dos pais para os filhos, segundo o autor, o intervalo de geracéo
€ calculado em quatro passos genéticos, pai-filho; pai-filha; mae-filho; mae-filha, de
modo separado, sendo levado em consideracdo a média da idade do progenitor
quando ocorre 0 nascimentos da primeira a Ultima progénie.

O intervalo de geracdo tem grande importancia em estudos de parametros
populacionais e em programas de melhoramento genético, pois a reducdo dessa
caracteristica possibilita obter maiores ganhos genéticos (FARIA et al., 2001).

Para o estudo que visa avaliar os parametros genéticos e populacionais de
certa populacao, tais como o tamanho efetivo da populacéo, a diversidade genética,
a taxa de endogamia do rebanho, entre outras caracteristicas imprescindiveis, é de
fundamental importancia a utilizagdo de pedigree dos rebanhos, tendo em vista, entre
outros fatores, a vantagem do baixo custo operacional além da facilidade de acesso,
gquando confrontadas com outras metodologias trabalhosas como o uso de
marcadores moleculares (FARIA et al.,, 2001; MALHADO et al., 2009; VERCESI
FILHO et al., 2002).



18

Ao analisarem a diversidade genética da populacdo de bovinos da raca
Hereford, nascidos entre os anos de 1900 a 2001, Cleveland et al. (2005) observaram
o tamanho efetivo da populacdo como sendo 85, sendo que no ano de 2001 a
endogamia média da populacéo estabilizou-se em 9,8%, com aproximadamente 95%
dos animais endogamicos.

Avaliando o histérico do rebanho Nelore Puro de Origem no Sertdo
Nordestino, Malhado et al. (2009) afirmam que o reduzido numero de ancestrais na
populacao estudada, resultou em baixa da variabilidade genética nas caracteristicas
de crescimento.

Oliveira et al. (2011) estudando a estrutura populacional de um rebanho
fechado da raca Nelore da linhagem Lengruber nascidos entre 1951 e 2007, utilizando
o pedigree de 17.646 animais, concluiram que o0 numero de ancestrais com
contribuicdo na populagéo referéncia foi de 2.380 animais, sendo que apenas sete
explicam 50% da variabilidade genética do grupo, o numero efetivo de fundadores
encontrados foi de 25 e de 21 quando analisados o numero de ancestrais na
populacdo. Na populacdo estudada, aproximadamente 62% dos animais eram
endogamicos, com coeficiente médio de endogamia de 4,89%. Os autores concluiram
que o aumento continuo da endogamia reduz a variabilidade genética do rebanho.

Amaral et. al (2011), estudando os parametros populacionais do rebanho
Nelore mocho no Nordeste brasileiro, utilizando registros genealdgicos de 45.785
animais, nascidos entre os anos de 1960 e 2009, observaram aumento no tamanho
efetivo da populagéo nos ultimos anos do estudo, chegando ao maior valor entre 1992-
1998 com 338 animais, havendo contribuicdo para o menor incremento de endogamia
no rebanho. Os autores salientam que, para continuar havendo progresso genético é
de suma importancia que se reduza o intervalo de geracdo, aumente o tamanho
efetivo da populacdo e o controle dos acasalamentos que possam gerar animais
endogamicos.

Analisando registros de 2.558 animais da raca Gir mocha, nascidos entre
1954 e 2005, na regido Nordeste do Brasil, Muniz et. al (2012) observaram que o
intervalo de geragcado médio foi de 7,54 anos, considerado alto pelos autores, e frisam
gue isso pode resultar em diminuicdo do ganho genético anual. J& o tamanho efetivo
da populagéo chegou a 20 animais no ultimo periodo estudado, sendo menor que 0s
apresentados em rebanhos de conservacdo, sendo sugerido pelos autores medidas

de conservacao e expansao dos rebanhos.
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O tamanho efetivo da populacdo como também o numero efetivo de
fundadores e ancestrais, 188; 551; 393 respectivamente, encontram-se acima dos
niveis criticos no rebanho da raca Girolando no Brasil, nascidos entre 1979 e 2008,
segundo pesquisa realizada por Canaza-Cayo et. al (2014), com pedigree de 26.969
animais. Segundo os autores esse resultado mostra que as préticas de acasalamento
para evitar a endogamia e garantir a variabilidade genética foram adequadas e
aconselham a manter o monitoramento dos parametros populacionais a fim de

prevenir problemas futuros.
2.3 Inferéncia bayesiana

A inferéncia estatistica bayesiana sobre determinado vetor de parametros 6
baseia-se em proposi¢cdes probabilisticas condicionais a valores observados v,
escritas como a distribuicdo a posteriori de 8, podendo ser escrita como, p(0 |y)
(GELMAN et al., 2013).

Para obter-se a distribuicdo a posteriori de 6, ha a necessidade de iniciar com
um modelo que fornega a distribuicdo de probabilidade conjunta de 6 e y, sendo
resumida como um produto de duas densidades:

p(6,y) = p(®)p(yl6),

onde p(0) é a distribui¢cao a priori, 8; e p(y|0), € a distribuicdo amostral.

Simplesmente condicionando-se ao valor conhecido de vy, utilizando-se a
propriedade basica de probabilidades condicionais, conhecida como Regra de Bayes,
sendo a densidade a posteriori expressa como:
p®.y) _p®)p©I6)

r(y) r()
onde p(y) = Yo p(0)p(y|0), com o somatério abrangendo todos os valores

)

p(6ly) =

possiveis de 6 (ou p(y) = fe p(®)p(y|6) d 6 para o caso de 6 continuo).

Uma forma equivalente de expressao anterior omite o fator p(y), o qual ndo
depende de 8 e, com y fixo, pode ser considerado constante, fornecendo a densidade
a posteriori ndo-normalizada, que é dada pela parte da direita da expressao

p(6ly) < p(8)p(yl0).
Deste modo, a Regra de Bayes pode ser utilizada para combinar a informacéao

contida nos dados com a probabilidade a priori.
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Dentro do paradigma bayesiano, ndo h& distin¢cdo entre a estimacgéo de efeitos
fixos, predicdo de efeitos aleatérios, ou estimacédo de componentes de variancia, pois
todo e qualquer parametro do modelo é tratado como uma variavel aleatéria. Dessa
maneira, trabalhando-se nesse contexto como modelos lineares mistos, tem-se 6
como um vetor de quantidades ndo-observaveis, englobando tanto efeitos fixos
quanto aleatorios, bem como os componentes de variancia.

Para inferir com relacédo a qualquer elemento de 6, a distribuicdo a posteriori
conjunta dos parametros p(0|y), deve ser integrada em relagdo a todos 0s outros
elementos que a constituem. Assim, se o interesse do pesquisador se concentra sobre
determinado subconjunto de 6, 81, tem-se a necessidade da obtencdo da distribuicdo
p(06,]y) dada por:

PO = [ p(OIy) 000,
0+6,

Essa operacéo, para obtencdo da chamada distribuicdo a posteriori marginal
do parametro (ou vetor) de interesse, em geral, € impossivel de ser efetuada
analiticamente com modelos mais complexos.

Algumas solucbes para esse tipo de problema s&do sugeridas como a
aproximacdo normal (ou mesmo utilizando a distribuicdo de t de Student) ao redor da
moda de p(8ly) (TANNER, 1993 apud ROSA, 1998, pag. 07), ou a utilizacdo do
método de Monte Carlo, de modo mais especifico, Cadeias de Markov, para a
simulagdo de valores de distribuicdo estacionaria que converge para p(6ly)
(GELFAND & SMITH, 1990 ROSA, 1998, pag. 07).
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3 MATERIAIS E METODOS

3.1 Edicéo dos dados

Os registros genealdgicos e de desempenho de bovinos da raca Nelore,
criados em fazendas do Bioma Amazonia, foram cedidos pela Associagao Brasileira
dos Criadores de Zebu (ABCZ). Estes dados fazem parte do Controle de
Desenvolvimento Ponderal da raca Nelore da ABCZ. Os pedigrees dos animais foram
tracados a partir de 1950 até o ano de 2012. Admitiu-se que os animais nascidos no
ano de 1950 tém endogamia igual a zero. Para esse estudo, mantiveram-se no arquivo
0S animais nascidos no Bioma Amazlnia, pertencente aos estados do Acre,
Amazonas, Amapa, Maranhdo, Mato Grosso, Para, Rondbnia, Roraima e Tocantins.
As caracteristicas de crescimento, objeto deste estudo, foram: 1) peso a desmama
(ajustado para 205 dias de idade - P205), 2) peso ao ano (ajustado para 365 dias de
idade - P365) e 3) peso ao sobreano (ajustado para 550 dias de idade - P550).

O software estatistico SAS (SAS INSTITUTE, 2000) foi utilizado para a
realizacdo das edi¢cdes no conjunto de dados, tais como: a) identificacdo de animais
com pais desconhecidos, b) localizagc&o de inconsisténcias nas datas de nascimento,
c) renumeracdo dos registros dos animais, de tal modo que os pais obtiveram o
namero do registro inferior ao nimero dos filhos, d) eliminacdo de animais repetidos
no arquivo de pedigree; e e) criacdo dos grupos de contemporaneos.

De acordo com a estacéao do ano foram definidas quatro estagdes de pari¢cao:
1) Primavera (Outubro - Dezembro); 2) Veréo (Janeiro - Mar¢o); 3) Outono (Abril —
Junho); e. 4) Inverno (Julho — Setembro).

Os animais foram agrupados em grupos de contemporaneos (GC) com o
objetivo de controlar os efeitos ambientais que afetaram as caracteristicas em estudo.
O sistema de determinacdo dos grupos de contemporaneos foi baseado na
classificagao dos lotes de animais nascidos no mesmo ano, na mesma estagéo, com
0 mesmo sexo, sob 0 mesmo regime alimentar, em uma mesma fazenda, até o fim do
periodo analisado. Desta forma, os fatores considerados na formagdo dos GC’s
diferiram de acordo com a caracteristica (P205, P365, P550) que foi modelada. Os
grupos de contemporaneos com menos de quatro animais foram excluidos do banco

de dados.
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3.2 Estrutura Populacional

A estrutura populacional foi analisada em termos do nivel de integralidade do
pedigree (1), coeficiente de endogamia individual (F), coeficiente de parentesco médio
(R), intervalo de geracdes (IG), aumento no coeficiente de endogamia individual (AF),
tamanho efetivo da populacédo (N, ), além do numero efetivo de fundadores (f,) e de
ancestrais (f,).Todos os parametros foram computados para os nhascidos no intervalo
da ultima geracao.

O nivel de integralidade do pedigree, que quantifica a chance de detecc¢éo de
endogamia, foi definido como a proporc¢éo de informacdes de pedigree conhecida para
um namero arbitrario de geracdes. O nivel de integralidade do pedigree foi calculado
de acordo com MacCluer et al. (1983), como segue:

41,

pater I dmaier d
T 1 l, =+ E a
| + | de — d i
d dnat i=1
pater mater e i= [I],

Id
em que k corresponde a linha materna ou paterna de um individuo; a; € a proporcao
de ancestrais conhecidos na i-ésima geracdo e d € o numero de geracles
considerados no célculo de I.

O coeficiente de endogamia individual (F) foi calculado de acordo com a
metodologia proposta por Meuwissen e Luo (1992). Essa metodologia aplica a
fatoracdo de Cholesky na matriz de parentesco, sendo que cada linha do fator é obtida
tracando o pedigree de cada individuo e, dessa forma, o coeficiente de endogamia é
obtido a partir dos elementos dessa linha além dos coeficiente de endogamia dos
antepassados (BOICHARD, 2007). O coeficiente médio de parentesco (R), definido
como a probabilidade de um alelo escolhido ao acaso na populagéo pertencer a um
dado animal, foi calculado para cada animal. O aumento no coeficiente de endogamia
individual (AF) foi estimado de acordo com Falconer e MacKay (1996) e modificado

por Gonzélez-Recio et al. (2007) e Gutiérrez et al. (2009), com segue,
AF =1-Y1-F [11],
em que t € o nimero de geracoes.
O Intervalo de geracéo foi calculado pelo programa intgen.f, pertencente ao
software PEDIG, levando em consideragéo o sexo e 0 ano de nascimento da prole
(BOICHARD, 2007).
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O tamanho efetivo populacional da raga Nelore no bioma Amazonia foi
estimada por meio do software ENDOG 4.6 (GUTIERREZ; GOYACHE, 2005), levando

em consideracdo a variancia do tamanho das familias (HILL, 1972), segundo

expressao:
11 2 M M2 1 F\? ,
No = Tenl [2 + opm + 2 (;) cov(mm, mf) + (F) amf] + |2t (E) Ofm +
F
2 (ﬁ) cov(fm, ff) + crfzf] [111]
em que:

M= numero de machos nascidos no periodo;
F= numero de fémea nascidos no periodo;
L= média do intervalo de geracao;
a,%lf o2.,= variancia das fémeas e machos da prole de um macho;
afzm afzf: variancia das fémeas e machos da prole de uma fémea; e
cov(mm,mf) e cov (fm,ff)= covariancias.
Os parametros seguintes foram derivados da probabilidade de origem do
gene.
O numero efetivo de fundadores, que representa o numero de individuos com
igual contribuicdo que produziria a mesma variabilidade genética encontrada na

populacao estudada (LACY, 1989), é dada por:

fe = [1V]
gk
em que:

f.= numero efetivo de fundadores; e
Z£=1 g2= somatdrio da contribuicio esperada do nimero de progénies (g) do fundador
k na populagéo

O numero efetivo de ancestrais representa o numero minimo de individuos,
fundadores ou ndo, necessario para explicar a total diversidade genética da populacéo
estudada (BOICHARD, 2007), O numero efetivo de ancestrais foi obtido calculando-

se a contribuicdo marginal de cada ancestral por meio da expressao:
1

= VI
=145

fo =

em que:

fo= ndmero efetivo de ancestrais; e
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f=1 q]?: contribuicdo marginal do ancestral k na populacao.
Os parametros populacionais foram obtidos por meio dos software PEDIG,
desenvolvidas por Boichard (2007) e ENDOG 4.6 desenvolvidas por Gutiérrez,
Goyache (2005).

3.3 Depressao Endogamica

As andlises genéticas para avaliar os efeitos da endogamia sobre as
caracteristicas de crescimento foram realizadas assumindo os modelos lineares VI,
VII, VIII, 1X descritos abaixo.

y=Xg+Za+Qm+Wp+e [vi],

em que y é o vetor de observacdes (P205 e P365); X, Z, Q e W sdo as matrizes de
incidéncia dos efeitos fixos (aleatorios no contexto bayesiano), efeitos genéticos
aditivos diretos, efeitos genéticos aditivos maternos e dos efeitos aleatérios
permanentes de ambiente da vaca, respectivamente; S é vetor dos fatores
considerados fixos (aleatérios no contexto bayesiano) que contempla: os efeitos dos
grupos de contemporaneos, ordem de parto, endogamia direta e materna, em que 0s
trés ultimos serdo considerados como covariaveis no modelo; a € o vetor dos efeitos
aleatérios genéticos aditivos diretos; m € o vetor dos efeitos aleatorios genéticos
aditivos maternos; p é o vetor dos efeitos aleatorios permanentes de ambiente da
vaca,; e e representa o vetor de residuos.

Usado para comparac¢ao o modelo V11, proposto abaixo:

y=Xg+Za+Qm+Wp+e [ViI],
em que p é vetor dos fatores considerados fixos (aleatorios no contexto bayesiano)
gue contempla: os efeitos dos grupos de contemporaneos e ordem de parto.

Para o peso ao sobreano utilizou-se o modelo V11, onde:

y=Xp+Za+e i,
em que y € vetor de observacdes (P550); as matrizes X e Z e os vetores, a e e foram
definidos acima; e S € vetor dos fatores considerados fixos (aleatorios no contexto
bayesiano) que contempla: os efeitos dos grupos de contemporaneos, ordem de parto
e endogamia direta

O modelo IX foi usado para a compracao, sendo que:
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y=XB+Za+e [1X],
onde g é vetor dos fatores considerados fixos (aleatdrios no contexto bayesiano) que
contempla: os efeitos dos grupos de contemporaneos e ordem de parto.

O Critério de Informacéo da Deviance (DIC; SPIEGELHALTER et al., 2002))
foi usado para comparar os modelos [VI] e [VII] e os modelos [VIII] e [IX].

Os métodos Bayesianos para a estimagdo dos efeitos considerados nos
modelos VI a IX foram implementados por meio do Amostrador de Gibbs, utilizando o
aplicativo computacional Gibbsf90, desenvolvido por Misztal et al. (2002). Para cada
analise foram geradas cadeias de 660.000 iteracdes, em que foram descartadas as
60.000 primeiras informacdes, afim de garantir as independéncias das amostras, para
as caracteristicas de P205 e P365, para o P550 foi gerado 640.000 interacées com
40.000 descartes iniciais. Com intervalo de retirada, em média, de 25.

A monitoracdo de convergéncia das amostras das distribuicdes das cadeias
geradas pelo Amostrador de Gibbs foi realizada por inspec¢éo visual dos graficos de
histérico das iteracdes e pelo método de Raftery; Lewis (1992) que encontra-se
implementado na biblioteca CODA (Convergence Diagnosis and Output Analysis),
desenvolvida por Plummer et al. (2006). A biblioteca CODA foi carregada no software
estatistico R (2012). Valores do fator de dependéncia de Raftery; Lewis que

permanecem menores que 5 indicam que h& convergéncia da cadeia de Markov.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Nos registros genealdgicos dos 1.402.287 animais registrados, observa-se
que 567.961 sdo machos e 834.596 sdo fémeas, com 17.437 reprodutores e 390.104
matrizes ao decorrer dos 62 anos avaliados (Tabela 1), mostrando relagcdo de um
reprodutor para cada vinte duas matrizes. Oliveira et al. (2011) avaliando dados de
animais da raca Nelore, linhagem Lemgruber, entre os anos de 1951 e 2007,
encontraram propor¢cao media touro:vaca de 1:13. No Brasil, a proporcao touro:vaca
adotada usualmente pelos produtores rurais € de 1:25. Segundo os autores, essa
relacdo resulta em subutilizagéo dos touros.

Vercesi Filho et al. (2002) avaliando a estrutura populacional de 122.446
registros de animais da raca Tabapud, nascidos entre 1971 a 1998, observaram um
total de 51.516 machos, sendo 1.729 identificados como pais, por outro lado houve
70.930 fémeas, dessas 31.666 sendo matrizes.

Tabela 1. Aspectos gerais da populagéo

Aspecto NUumero de animais
Populacao total 1.402.287
Machos 567.961
Fémeas 834.596
Reprodutores 17.437
Matrizes 390.104

Avaliando a integralidade do pedigree (Figura 1) dos animais registrados,
observa-se que a medida que se regrediu as geracdes, ha perdas consideraveis de
informacdes de genealogia. Dos 1.402.287 animais em estudo, 73,75%; 32,89% e
11,69% possuem pedigree completo na primeira, segunda e terceira geracao
respectivamente. No entanto, quando retrocede-se para a quarta e quinta geragéo a
perda de informacbes €é ainda maior, mantendo apenas 3,03% e 0,62%,
respectivamente, de informacdes no banco de dados.

E importante destacar a perda de informacdes entre as geragdes, visto que,
em média, aproximadamente 26,25% dos animais ndo possuem informacgdes de pais
registrados, ja para perda de informacbes de avOs esse indice sobe para,

aproximadamente, 67%. Quando avalia-se a linha paterna e materna de forma isolada
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(Figura 2) percebe-se a maior conservacao de informagdes por parte de mae do que

por pai.

Geracédo

=@=|\lédia de ascendéncia conhecida por geracao

Figura 1. Integralidade do pedigree nas 11 primeiras geracdes do gado Nelore criado

no bioma Amazonia

As estimativas dos parametros populacionais sao dependentes das
informacdes fornecidas em bancos de dados de pedigree, dessa forma quanto mais

integros forem tais informagdes, mais preciso serdo os resultados.

1.402.287

71,84% — 75,66%

44,67%

12,09% @ 19,06% g& 21,67%

Figura 2. Estrutura do pedigree pela linha paterna e materna do gado Nelore criado

no bioma Amazo6nia

Muniz et al. (2012) observaram a integralidade na primeira, segunda e terceira
geracado de 61,9%; 10,6% e 0,10% respectivamente, em rebanho da raca Gir mocha

no nordeste brasileiro.
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Na raca Marchigiana e Bosmara, Santana et al. (2015) encontraram
aproximadamente, 89% e 73% respectivamente de pais conhecidos, indice que se
mantem alto nas trés primeiras geracdes (SANTANA et al.,, 2015). Os autores
salientam que as informagdes de pedigree de ambas as ragas ainda dependem do
conhecimento dos animais importados que deram origem a populag&o no Brasil, como
também, as informacdes de pedigree tendem a aumentar ao longo do tempo.

Os parametros populacionais (Tabela 2) foram calculados sobre a populacéo
base, ou seja, agueles animais, fundadores ou néo, responsaveis pela variabilidade
genética no rebanho. Do total de animais analisados, 424.877 possuiram ao menos
um dos pais desconhecido, sendo que 56.811 dos animais com ambos 0s pais
desconhecidos, desse modo a populacédo de referéncia, onde todos os pais foram
conhecidos, era formada por 977.410 animais.

O tamanho efetivo de fundadores (f,; Tabela 2), com participacdo na
populacdo referéncia, foi de 639 animais entre 210.274 individuos fundadores
identificados, sendo que o incremento esperado de endogamia causado pela
contribuicdo desbalanceada dos fundadores foi de 0,04%.

Por outro lado, o niumero efetivo de ancestrais (f,; Tabela 2) foi de 617
animais, sendo observado um total de 203.364 individuos ancestrais. Sendo que 50%
da variabilidade genética, na populacdo referéncia, pode ser explicada por 829

ancestrais (fundadores ou ancestrais).

Tabela 2. Parametros populacionais da raca Nelore criados no bioma Amazonia

Parametros populacionais NUmero de animais

Populacao total 1.402.287
Populacdo base com um ou mais pais desconhecidos 424.877
Populacdo base com um dos pais desconhecido 368.066
Numero de animais na populacao referéncia 977.410
Numero de animais fundadores na populacéo referéncia 210.274
Numero efetivo de fundadores na populacéo referéncia 639
Numero de ancestrais na populacao referéncia 203.364
Numero efetivo de ancestrais na populacéo referencia 617

Numero de ancestrais que explicam 50% da variabilidade 829
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O f. e f, observados nesse trabalho foram superiores aos observados na
literatura. Na regido nordeste do Brasil, Malhado et al. (2009) avaliaram registros de
rebanhos Nelore puro de origem, o numero efetivo de fundadores foi menos da metade
do encontrado no presente estudo, 309 animais, sendo que apenas 167 ancestrais
explicam 50% da variabilidade genética de toda a populacéo.

J& para um rebanho Nelore da linhagem Lemgruber observou-se apenas 25
f. e 21 f,, sendo que a contribuicdo desbalanceada dos fundadores causaria um
incremento na endogamia de 1,62%, sendo que apenas 7 animais explicam a
variabilidade do rebanho (OLIVEIRA et al., 2011). Par a raca Gir mocha no nordeste
brasileiro o f, foi de 141 e f, 60, sendo que 39 individuos explicam 50% da
variabilidade genética da populacdo (MUNIZ et al., 2012).

Isso implica dizer que, o rebanho Nelore criado no bioma Amaz6nia apresenta
maior variabilidade quando comparado aos demais, aproximadamente 5 vezes mais
gue o Nelore puro de origem, 118 vezes mais que um rebanho Lengruber e 21 vezes
superior ao Gir mocho.

A maior variabilidade genética observada é explicada em virtude do maior
namero de fundadores que contribuiram para a formacéo da raca nessa populacéo,
como também o maior numero de ancestrais importantes que contribuiram
geneticamente para o aumento da populacéo.

Segundo Malhado et al. (2009), o pequeno numero de ancestrais na
populacdo do Nelore puro de origem nordestino, resultou em baixa variabilidade
genética para as caracteristicas de crescimento.

A razédo entre o numero efetivo de fundadores e ancestrais (f,/f;), que € uma
estimativa do efeito “gargalo” (FARIA et al., 2004), pode indicar se os individuos ditos
como fundadores da populagéo séo efetivamente ancestrais dela (OLIVEIRA et al.,
2011). Esse efeito pode causar a perda ou a fixagdo de alelos nas populagfes atraves
da diminuicdo de reprodutores em determinados periodos (FARIA et al., 2006).

No presente trabalho o efeito “gargalo” foi praticamente inexistente, sendo de
aproximadamente 1,03, ou seja, embora muito proximo os valores de f, e f,, nem todo
os individuos indicados como fundadores da populagéo, sdo de fato ancestrais dela.

Quanto maior a distancia entre f, e f,, menor a participacdo de todos os
animais ditos como fundadores na populacao ao longo das geracdes, espera-se que
o numero efetivo de animais fundadores seja igual ao numero efetivo de animais

ancestrais, ou que essa diferenca seja a menor possivel (ALBUQUERQUE, 2010).
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Dentre os dez ancestrais mais importantes (fundadores ou né&o), com
contribuicdo para a diversidade genética na populacéo referéncia, nem uma fémea
pode ser observada (Tabela 3), sendo que o animal com maior importancia para a
populacdo, contribuiu com 1,44% da variabilidade genética, deixando 19.006
descendentes ao longo das geracgdes. Os dez principais ancestrais da populagdo em
estudo, contribuiram para 9,78% da variabilidade genética e deixaram 104.135

descendentes ao longo das geracdes.

Tabela 3. Descri¢cdo dos 10 principais ancestrais (fundadores ou néo) que explicam
a variabilidade genética da populacao da raca Nelore em bioma Amazénia

Identificagcdo*  Sexo Ano de Pai Mae* N°de  Contribuicdo (%)
nascimento progénies Total Acumulada
10324 Macho 1995 - - 19.006 1,44 1,44
3455 Macho 1989 - - 12.077 1,24 2,68
10275 Macho 1995 - - 12.247 1,23 3,91
22599 Macho 1996 - - 15.870 1,19 5,10
333 Macho 1980 - - 3.668 0,98 6,08
23435 Macho 1997 - - 10.692 0,96 7,04
10198 Macho 1995 - 2384 11.451 0,89 7,93
75 Macho 1976 - - 3.826 0,68 8,61
613 Macho 1985 - - 4.660 0,59 9,20
52076 Macho 2000 - - 10.638 0,59 9,78

*Registros originais alterados por motivos de confidencialidade.

As estimativas do intervalo de geracao (IG) das quatro passagens gaméticas
(Tabela 4), encontradas no presente estudo, podem ser consideradas altas, quando
comparadas as das racgas taurinas com médias inferiores a 5 anos (ALBUQUERQUE,
2010; SANTANA et al., 2015). Os valores para as passagens gaméticas pai-filho se
encontram mais elevadas, 8,30 anos, quando comparados aos demais, 0 menor
intervalo pode ser observado pela méae—filha com 6,71 anos.

O maior tempo entre touro-filho pode ser explicado pelo uso continuo do
reprodutor por diversos anos/geracfes, sem a substituicio do mesmo por seus
descendentes, como também pela elevada idade dos touros quando divulgado o
resultado de sua primeira prova (OLIVEIRA et al., 2011).

A taxa de ganho genético é inversamente proporcional ao I1G, assim o elevado
valor do intervalo de geracdo observado nestes rebanhos, quando comparado as

estimativas de rebanhos taurinos, sugere que os ganhos genéticos obtidos nestes
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rebanhos estdo abaixo do esperado. Segundo Canaza-Cayo et al. (2014) menores IG

estdo associados as maiores taxas de reposi¢cao dos touros ou vacas.

Tabela 4. Intervalo médio de geracdo (IG) das quatro passagens gaméticas para

bovinos Nelore criados no bioma Amazodnia

Passagens gaméticas N° de observacdes IG (anos)
Pai—Filho 6.505 8,30
Pai—Filha 190.781 7,79
Mae—Filho 7.679 7,01
Mae—Filha 207.674 6,71
Total / média 412.639 7,46

O maior intervalo de geracao observado na raca Nelore pode ser explicado,
em partes, pela sua rusticidade e adaptacdo dos animais ao clima tropical, como
também pela elevada idade da vaca ao parto e a tardia substituicdo das mesmas
(Oliveira et al., 2011).

Amaral et al. (2011), observaram estimativas de intervalo de geragdo média,
de 7,5 anos, proximas aos encontrados nesse estudo, 0os autores avaliaram a
estrutura populacional do Nelore Mocho no nordeste brasileiro, de modo individual o
intervalo para pai — filho (7,6 anos) foi menor ao observado no Nelore do bioma
Amazobnia, nas passagens pai — filha (7,8 anos) e mée — filho (7,2 anos) foram
semelhantes aos desse estudo. Cabe destacar que a passagem gamética mae-filha
foi menor em Nelores no bioma Amazénia quando comparados ao Nelore mocho do
nordeste brasileiro (7,2 anos). Os autores salientam que a reducado do IG é possivel,
principalmente entre pai-filho e pai—filha, sendo que a utilizagdo de jovens touros
avaliados pode ser uma ferramenta para obter a reducgéo.

No trabalho conduzido por Oliveira et al. (2011), com animais da raca Nelore
da linhagem Lengruber, os intervalos mostraram-se superiores aos observados nesse
estudo, sendo o maior observado para pai—filho, com 9,1 anos e 0 menor para mae—
filha, com 7,6 anos, tendo como média da populacéao 8,3 anos.

Em outras racas pode-se observar intervalos de geracao inferiores aos
observados no Nelore. Segundo Canaza-Cayo et al. (2014) o IG do Girolando no Brasil

foi de 5,26 anos, vale ressaltar que essa raca encontra-se em processo de
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melhoramento genético ha muito tempo e tem sua origem com cruzas de bovino
leiteiro Holandés (Bos taurus taurus).

O coeficiente médio de endogamia (F), entre os 18.647 animais endogamicos
da populacéo, foi de apenas 8,74% (Tabela 5), podendo ser considerado de baixa
magnitude. A maioria dos individuos endogamicos, 62,5%, encontram-se com
endogamia relativamente baixa, até 6,25%. Valores de F acima de 6,25% s&o
considerados, pela literatura, como nivel maximo, a partir do qual poderia
comprometer o desempenho reprodutivo e produtivo dos animais (FRANCK, 1997).
No presente estudo, apenas 7.080 animais apresentaram coeficiente médio de
endogamia superior a 6,25%.

Tabela 5. Descricdo dos animais estudados da raca Nelore criados no bioma

Amazobnia quanto ao coeficiente médio de endogamia (F)

Total da populacéo 1.402.287
Total de individuos endogamicos 18.647
Média do coeficiente de endogamia, para os endogamicos (%) 8,74

Classes de endogamia

F=0% 1.383.640
0% < F <6,25% 11.567
6,25% < F <12,5% 3.500
12,5% < F < 25% 3.502
F > 25% 78

Queiroz et al. (2000) observaram que apenas 11,65% das vacas, 19,8% dos
touros e 9% dos bezerros da raca Gir no Brasil apresentaram algum grau de
endogamia, tendo F de 8,97%; 10,41% e 8,38% para as trés categorias Os autores
consideram tais coeficientes de baixa magnitude, e destacam o fato dos touros
possuirem o maior coeficiente de endogamia, explicado pelo uso de reprodutores
proveniente de um ‘pool’ génico comum.

O valor do coeficiente de endogamia, entre os animais endogamicos,
encontrados nesse trabalho estdo acima aos observados por Oliveira et al. (2011)
estudando um rebanho fechado Nelore da linhagem Lengruber. Os autores obtiveram
meédia de 4,89% em 24.291 animais endogamicos, 61,8% do total de individuos da

populacao.
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As estimativas do tamanho efetivo médio, estimada em diferente tipos de
geracdes, sdo Uteis para indicar o limite superior (geracdes completas tracadas),
inferior (geracbes maximas tracadas) e real (geracdes equivalentes tracadas) do
tamanho efetivo em populacdes em que as informacdes genealdgicas sdo escassas
(GUTIERREZ; GOYACHE, 2005).

Sendo assim, a taxa do incremento de endogamia, AF, em cada geracéo
depende do tamanho efetivo da populacdo, sendo caracteristicas inversamente
proporcionais, quanto menor for o Ne em geracdes anteriores, maior serd o nimero
de ancestrais comuns, consequentemente maior sera o valor de AF.

O baixo valor médio de geracdes completas tracadas nos rebanhos da raca
Nelore criados no bioma Amazénia, 0,80 (Tabela 6), indica que pequeno numero de
ancestrais € conhecido, dessa forma maior sera a probabilidade de deteccédo do
incremento de endogamia pelo menor Ne obtido, 165,65 animais, para esse tipo de
geragdao, justificando assim o maior valor do AF entre os trés tipos de geragdes
estudadas, 0,30%.

Por outro lado, maior nimero de ancestrais podem ser observados para a
geracdo maxima (Tabela 6), quando compara-se as geracdes completas, ancestrais
conhecidos, e equivalentes, todos os ancestrais conhecidos. Dessa forma observou-
se 0 menor AF, 0,07%, consequentemente o maior Ne, 716,65, entre as trés geragoes.

Observa-se valores intermediarios nas geracées equivalentes (Tabela 6), ja
gue seu calculo leva em consideracéo todos os ancestrais conhecidos. Vale ressaltar
gue a oscilacédo dos valores de Ne é devido a mudancas na taxa de endogamia, uma

vez que na metodologia utilizada, leva-se em consideracéo o AF.

Tabela 6. NUmero médio de geracdes tracadas, incremento de endogamia (AF) e

tamanho efetivo (Ne) por tipo de geracdo considerada

Tipo de geracéo Numero médio AF (%) Ne
Completas? 0,80 0,30 165,65
Méaximas? 2,07 0,07 716,65
Equivalentes?® 1,23 0,21 237,56

1Geracado mais distante em que todos os ancestrais sdo conhecidos;
2Numero de gerac6es que separam o individuo de seu ancestral mais remoto;

;. 1 . . e , ~
3Somatoério dos termos (E)” de todos os ancestrais conhecidos, onde n é o nimero de geracfes que
separam o individuo de cada ancestral conhecido.
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O mesmo comportamento para as trés geracdes tracadas, completas,
méaximas e equivalentes podem ser visto nos trabalhos de Canaza-Cayo et al. (2014)
e Medeiros (2011).

O coeficiente de endogamia para as onze geracdes maximas tracadas
(Tabela 7) apresentou comportamento crescente até a sétima geracao, passando de
0,06 na segunda para 0,45% na sétima geracao, iniciando uma queda do F até a
decima geracdo estudada com 0,09%. A média de individuos endogamicos na
populacao foi crescente da segunda até a oitava geracéo, 0,31% dos animais para
11,33% respectivamente, sendo menores nas geracdes posteriores. O aumento
gradativo do coeficiente de endogamia como também na porcentagem de individuos
endogamicos durante as geraces pode ser explicado pelo aumento de informacdes
disponibilizadas para o calculo. Quanto mais geracdes completas de um individuo é

conhecida, maior a possibilidade de um ancestral aparecer em seu pedigree.

Tabela 7. Coeficiente médio de endogamia (F) na populacdo, porcentagem de
individuos endogamicos (%), média do coeficiente médio de endogamia
para animais endogamicos (%), coeficiente de parentesco médio (R) por

geracdo maxima de Nelores criados no bioma Amazénia

N° de Média de F para

Geracao animais F (%) Endogamicos (%) endogamicos (%) R (%)

1 297.327 0,00 - - 0,07
2 290.670 0,06 0,31 19,96 0,11
3 216.639 0,27 1,88 14,20 0,12
4 142.381 0,28 3,16 8,94 0,14
5 81582 0,31 5,07 6,19 0,15
6 42.424 0,31 7,01 4,35 0,15
7 15.453 0,45 10,37 4,35 0,15
8 3.876 0,38 11,33 3,38 0,15
9 606 0,20 6,44 3,15 0,15
10 68 0,09 2,94 3,19 0,11
11 6 0,00 - - 0,14

A média de endogamia entre os individuos provenientes de acasalamentos

aparentados teve seu apice na segunda geracdo em estudo, 19,96%, reduzindo
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gradativamente até a nona geragdo, 3,15%, com um leve aumento na geracao
seguinte, 3,19%. Essa reducdo da média de endogamia pode indicar o possivel
cuidado em se evitar acasalamentos consanguineos.

A auséncia de valores na primeira e Ultima geracdo deve-se a falta de
informacgao para a realizagdo da metodologia.

Comportamento semelhante, de aumento do coeficiente de endogamia e
diminuicdo da endogamia média entre endogamicos, foi relatado por Malhado et al.
(2009), avaliando quatro geracbes do rebanho Nelore Puro de origem no sertéo
nordestino, os autores observaram F de 0,22 na quarta geracdo, com 4,17% de
individuos endogamicos com média endogamica de 5,2%.

Avaliando o coeficiente de endogamia em seis geracdes, Amaral et al. (2011)
observaram que, o coeficiente médio de endogamia, no grupo dos endogamicos,
reduziu de 16,49% na segunda geracdo para 5,38% na sexta, a0 mesmo tempo que
o coeficiente de endogamia geral passou de 0,02% para 1,44 nas mesmas geracoes,
a porcentagem do rebanho com algum grau de consanguinidade chegou a 26,7% na
altima geracdo em estudo. Os autores reportam que tal informacédo evidencia baixa
endogamia no rebanho Nelore Mocho registrados no nordeste brasileiro.

Observou-se aumento do coeficiente de parentesco médio (R) entre a
segunda e a nona geracdo (Tabela 7), assumindo média geral de 0,13% nas 11
geracBes em estudo, podendo ser considerado de baixa magnitude. O R de cada
individuo é definido como a probabilidade de um alelo, escolhido ao acaso, pertencer
a um determinado animal, dessa forma o coeficiente de relacdo pode ser interpretado
como a representacdo do animal em todo o seu pedigree, podendo ser usado tal
indice como alternativa e/ou complemento ao coeficiente de endogamia
(GUTIERREZ; GOYACHE, 2005), segundo Paiva (2010) parentesco representa a
porcentagem esperada de genes em comum entre os individuos. Desta forma pode-
se controlar o coeficiente de endogamia das proles escolhendo pais com baixos
valores de R.

Oliveira (2010), estudando o rebanho comercial de Nelore da Agropecuaria
CFM Ltda. reportou coeficiente de parentesco médio acima aos do observados neste
trabalho, de 0,18%.

Analisando a quantidade de individuos endogamicos por ano, juntamente com
a meédia do coeficiente de endogamia anual, o primeiro animal identificado como

endogamico nasceu no ano de 1969, entretanto observa-se o aumento gradual na
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guantidade de animais aparentados a partir do ano de 1992 (Figura 3), tendo seu
apice no ano de 2010 com 2.164 animais, quando iniciou-se um processo de leve
diminuicdo no acasalamento de pais aparentados com filhos registrados.

Ao passo que aumentou-se a quantidade de individuos com um certo grau de
parentesco entre si, diminuiu a porcentagem média do coeficiente e endogamia,
assumindo seu menor valor em 2011 com 5,79%, no ano seguinte ocorreu um leve

aumento de 0,17% nesse coeficiente.
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Figura 3. Quantidade de animais endogamicos e coeficiente médio de endogamia (F),

por ano, da raca Nelore criado no bioma Amazoénia

Vale ressaltar que ndo necessariamente o primeiro caso de endogamia surgiu
no final da década de 60 e nem que essa quantidade permaneceu discreta até 0os anos
90, no periodo que antecede esse fato estdo incluidos animais sem ascendéncia
conhecida, podendo subestimar o resultado final.

O coeficiente de endogamia € dependente do conhecimento dos individuos
que fizeram parte das geragdes passadas, sendo que quanto mais informacdes sobre
um animal é catalogada, mais confidvel sera o resultado (MUNIZ et al., 2012).

Faria et al. (2006) observaram aumento consideravel no F da populacdo Gir
Mocha brasileira, saltando de 0,22% para 3,07% entre os anos de 1979-1983 e 1994-
1998 respectivamente. A endogamia média entre os animais endogamicos foi superior
a do encontrado nesse trabalho, chegando a 12,17%.



37

O tamanho efetivo da populacao (N,), levando em consideracdo o tamanho
das familias, foi mensurado em grupos de periodos com 7 anos cada, referente a
média geral de intervalo de geracdo, uma vez que para obter tal informacéo depende-
se das médias do fluxo génico das quatro passagens gaméticas, sendo dependendo
também da taxa de endogamia. Embora o banco de dados contemple até o ano de
2012, essa analise limitou-se ao ano de 2005, por ndo apresentar periodo completo
para a proxima geracao.

O N, apresentou grandes variacdes durante os periodos avaliados (Tabela 8),
oscilando entre 16,15 e 1.810,8 animais. Entre os anos de 1950 a 1957 a relacao
macho e fémea mantinha-se proximo de 1:1, com a menor média de filhos nascidos
por reprodutores, assumindo o menor tamanho efetivo do estudo. Ao longo dos
periodos a relagdo entre machos e fémeas foi alterada aumentando
consideravelmente o numero de vacas quando comparados aos de touros. Entre os
anos de 1966 a 1973 o numero de touros e matrizes aumentou 14 e 50 vezes
respectivamente, quando comparado ao primeiro periodo avaliados, a média anual de
proles cresceu de 3,2 para 5,7 nos machos e leve aumento de 1 para 1,2 nas fémeas,
nessa época o N, assumiu seu maior valor nos primeiros 23 anos, chegando a 758,49.

Nos dois periodos seguintes o tamanho efetivo sofreu decréscimos chegando
a apresentar o terceiro menor valor nos periodos avaliados, 115,74, esse fato pode
ser explicado pelo uso intensivo de alguns reprodutores, confirmado pela média de
proles por reprodutor ser alta no periodo, tendo destaque os anos de 1990 a 1997
com 24,9 progénies para cada touro e 1,6 para cada vaca.

O maior tamanho efetivo entre os 55 anos pode ser observado entre 1998 a
2005, 1.810,8, o periodo também revela declinio na média de filhos por reprodutor,
guando comparado aos anos anteriores, mas assume também a maior relacéo entre
machos e fémeas, 1:18, entre os periodos estudados.

O aumento consideravel da proporcéo entre macho e fémeas, passando 1:1
para 1:18, pode indicar que o rebanho esta sendo construido utilizando-se menos
touros durante o avancar das geragfes, sendo assim, pode aumentar a incidéncia de
proles com algum grau de parentesco entre si e diminuir a variabilidade genética do
rebanho. Entretanto essa relacéo é aceitavel, do ponto de vista econdmico, de manejo
e, até mesmo, de programas de melhoramento genético animal, podendo, inclusive,

ser aumentada. A pouca relacdo entre machos e fémeas aumentaria o custo de
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producdo, subutilizando o touro na propriedade, além de deixar menos descendentes,

resultando em baixa acuracia no indice de selecao.

Tabela 8. Numero de reprodutores (Touros/Vacas), média de filhos por reprodutor por
ano (Filhos/touro, Filhos/vaca) e tamanho efetivo da populagdo (N,), por

periodos, de bovinos Nelore criados em bioma Amazénia

Periodo Touro Filhos/touro Vaca Filhos/vaca N,
1950 - 1957 50 3,2 53 1 16,15
1958 - 1965 189 4.4 523 11 50,39
1966 - 1973 729 57 2.654 1,2 758,49
1974 - 1981 1.562 10,8 9.692 1,3 115,74
1982 - 1989 2.393 13,0 20.872 15 275,83
1990 - 1997 3.498 24,9 48.801 1,6 180,67
1998 - 2005 3.279 17,3 61.547 1,4 1810,82

Malhado et al. (2008) observaram o maior tamanho efetivo, 469,58 animais,
nos anos de 1994 a 2001, avaliando o rebanho Nelore no estado da Bahia. Segundo
0s autores 0s periodos de maiores ganhos genéticos coincidem com 0s maiores
tamanhos efetivos de populacdo, em contrapartida, em periodos que o N, foi menor o
progresso genético foi modesto, e salientam que a intensidade de sele¢do e o
tamanho efetivo sdo fatores antagbnicos, dessa forma, quando ha alta taxa de
intensidade de sele¢éo, reduz-se o tamanho efetivo da populacdo, além de poder
aumentar a endogamia.

O N, no rebanhos Nelore no nordeste brasileiro sofreu variagdes de 13 a 338
entre 1960 e 2002, sendo que, a partir de 1982, houve decréscimo no nimero médio
de proles por reprodutor além do aumento da relacdo entre machos e fémeas,
chegando ao maior valor em 42 anos (338) entre 1992 a 1998, sofrendo decréscimo
nos anos seguintes (AMARAL et al., 2011).

Segundo Muniz et al. (2012) o pico do tamanho efetivo para a raca Gir Mocha,
no nordeste brasileiro, foi entre os anos de 1974 a 1985 atingindo valor de 120
animais, decaindo nos anos seguintes, chegando a, apenas, 20 animais nos ultimos
anos do estudo. Os autores salientam que o decréscimo no numero de animais com

registro de nascimento, aliado a diminui¢cdo do Ne e a perda da variabilidade genética,
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compromete o uso da raga Gir Mocha no sistema de producao da regido, e sugerem
a ampliacao do rebanho.

Observa-se, no presente estudo, a diminuicdo da taxa de endogamia média
(F) com o aumento do tamanho efetivo de populacdo anual (Figura 4), como ja previsto
por Malhado et al. (2008).

No ano de 2004 o N, assumiu seu maior valor com 7.206,67 animais, sendo
que no mesmo ano o F foi de 9,15%, estando em declinio até o ano de 2006 chegando
a 6,89%, tendo o tamanho efetivo superior a 4.288. Ao longo de todo o periodo
observa-se o aumento progressivo do N, juntamente com o declinio da endogamia,
indicando um suposto aumento na diversidade genética na raca na regiao.

Nos ultimos dois anos houve leve redirecionamento da curva do tamanho
efetivo da populacéo, iniciando processo de reduc¢éo no N,, hdo sendo acompanhado
pela curva do F até o ano de 2006. E importante o acompanhamento dos
acasalamentos na regido para manter o tamanho efetivo da populagdo como também

as taxas de endogamia, acima dos niveis criticos.
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Figura 4. Tamanho efetivo da populacdo (N,) e coeficiente médio de endogamia (F),

por ano, de bovinos Nelores criados no bioma Amazb6nia

Na raga Marchigiana e Bosmara criadas em solos brasileiros, sofreu o
processo inverso ao observado neste estudo, tendo um aumento expressivo do
coeficiente de endogamia, a partir de 1996 e 2002 para as duas racas

respectivamente, ao passo que diminuiu-se o seu tamanho efetivo, indicando reducao



40

na diversidade genérica da populacdo, os autores atribuem tal cenario ao uso intenso
de inseminacdo artificial além da transferéncia de embrides, a partir de reprodutores
considerados geneticamente superiores.

Foram avaliadas 145.742 informacdes referente ao peso a desmama ajustado
aos 205 dias (P205; Tabela 9), assumindo média de 178,4 Kg £+ 29,06. Com 3.1700
animais endogamicos nessa faixa-etaria, a endogamia apresentou média de 5,41
entre os endogamicos, sendo que a maioria dos individuos consanguineos, 2.515,
estdo até 6,25% de coeficiente de endogamia. Nesta caracteristica ha 6.932 grupos
de contemporaneos, que reinem os animais em lotes de individuos semelhantes.

Quando avalia-se 0 peso ao ano ajustado para 365 dias (P365; Tabela 9), as
informacdes reduzem para 107.142 observacfes, com média de peso igual a 233 Kg
+ 41,2. A incidéncia de individuos endogamicos reduz para 2.375 animais, com
endogamia média de 5,1%, sendo que 81% dos animais consanguineos estdo com
coeficiente de endogamia de até 6,25%. Nesse grupo houve a formacdo de 5.196

contemporaneos.

Tabela 9. Descricdo dos animais estudados referente ao peso a desmama (P250),
peso ao ano (P365) e peso ao sobreano (P550)

P205 P365 P550
Total de individuos 145.742 107.142 67.095
Média (Kg) 178,40 233,00 292,14
o 29,06 41,20 53,02
Grupo de contemporaneos 6.932 5.196 3.554
Total de individuos endogamicos 3.170 2.375 1.516
Média de F, para os endogamicos (%) 5,41 5,10 4,95
Classes
F=0% 142.572 104.767 65.579
0% < F <6,25% 2.515 1.925 1.235
6,25% < F < 12,5% 436 300 184
12,5% < F < 25% 218 149 97
F > 25% 1 1 -

No peso ao sobre ano, ajustado para 550 dias (P550; Tabela 9), houve

reducdo de aproximadamente 40.000 animais, restando 67.095 observacdes de peso
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validas. O peso médio rondou o0s 292,14 Kg + 53,02. Os animais consanguineos nessa
fase foi de 1.516, tendo coeficiente de endogamia média de 4,95%, com 1.235 animais
com F superior a 0 e inferior a 6,25%. Os grupos de contemporaneos foram reduzidos
para 3.554.

Segundo Spiegelhalter et al. (2003), o DIC minimo estima o modelo que
melhor explica as previsdes a curto prazo, como também, diferencas entre os DICs
acima de 5 podem indicar uma discrepancia entre os modelos, sendo que diferencas
superiores a 10 pode excluir por completo o0 modelo com maior DIC.

Sendo assim, analisando e comparado os modelos propostos de peso a
desmama, ao ano e ao sobre ano, com e sem a variavel endogamia individual inclusa,
pelo Critério de Informacdo da Deviance (DIC; Tabela 10), utilizando os métodos
Bayesianos para a estimacdo dos efeitos, concluiu-se que a variavel endogamia foi
importante para explicar a variagdo entre os modelos, tendo em vista que a inclusao
dessa variavel proporcionou menores valores de DIC, com diferencas superiores a 80
entre os modelos, consequentemente o0 modelo com endogamia explicou melhor a
variacao nas caracteristicas de pesos analisadas.

Sendo assim sugere-se controlar os acasalamentos entre reprodutores
aparentados, fazendo bom uso de suas caracteristicas, e utilizando de meios para
manter o coeficiente de endogamia do rebanho equilibrado, sem haver a perda de
alelos favoraveis ao melhoramento e, consequentemente, o aumento de genes

desfavoraveis ao meio.

Tabela 10. Valores do Critério de Informag&o da Deviance (DIC) para os modelos

com endogamia e sem endogamia

Caracteristica pic
Modelo com endogamia Modelo sem endogamia
P205 - 621870,95 - 621369,58
P365 - 490989,51 - 490355,58
P550 -316710,45 - 316625,17

A intensidade de sele¢éo deve ser associada ao coeficiente de herdabilidade,
trabalhando no sentido de aumentar esse coeficiente através da diminuicdo da
variancia ambiental, dessa forma aumentando a precisdo na selecédo, perdendo-se

poucos alelos, de forma aleatoria, favoraveis (MALHADO et al., 2008).
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Deve-se destacar que, esse trabalhado utiliza o banco de informagdes de
rebanhos comerciais, tais dados sédo fornecidos pelos proprios pecuaristas, com
acessoria e vistoria da ABCZ, dessa forma, qualquer possivel efeito mais severo, que
possa ter sido causado em virtude da depresséo endogamica, ndo estédo catalogadas.

A depresséo devido a endogamia sobre caracteristica econémicas podem ser
vistas na literatura (CAROLINO; GAM, 2008; CARRILLO; SIEWERDT, 2010; FALCAO
et al., 2001; SHIMBO et al., 2000; SILVA, MARCOS VINICIUS GUALBERTO
BARBOSA et al., 2001).

Analisando uma subpopulacdo, compreendendo os animais nascidos no
estado do Tocantins, dos Nelores criados no bioma Amazonia, usando metodologia
de minimos quadrados, Dotta et al. (2013) observaram que a endogamia afetou de
modo adverso 0s pesos a desmama, ao ano e ao sobreano. O peso a desmama sofreu
influéncia da endogamia direta com efeito quadratico, sendo que a consequéncia
depreciativa do peso foi observada com endogamia superior a 22%. Os autores
salientam que a endogamia afetou, de modo menos severo, 0 peso ajustado aos 365
e 550 dias, entretanto observou-se reducdo de peso com o aumento da endogamia,
com destaque para 0 peso ao ano. Sendo ressaltado pelos autores que, efeitos
negativos da endogamia sobre caracteristicas de crescimento podem resultar em
perdas econdmicas para a bovinocultura de corte brasileira.

Segundo Magnabosco; Lopes; Mamede (2012), avaliando o peso aos 120 e
210 dias de idade de Nelores mochos no bioma cerrado, observaram que, a partir de
8% de endogamia, houve reducéo do valor fenotipico para ambas as caracteristicas.

A depresséo devido a endogamia, com efeito quadrético, foi observada nas
racas Bosmara e Marchigiana, quando avaliados o peso a desmama e aos 14 meses,
segundo os autores o nivel maximo de consanguinidade, antes de iniciar os efeitos
deletérios nas caracteristicas, é de 20% (SANTANA et al., 2015).
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5 CONCLUSAO

Os niveis de endogamia observados na populacao de bovinos Nelore, criados
no bioma Amazobnia, podem ser considerados moderados. Embora a endogamia
afetou tenha afetado o desempenho das caracteristicas produtivas estudadas.

O intervalo de gera¢des médio estimado encontra-se préximo ao observado
na raca Nelore.

Recomenda-se acompanhar o processor de selecdo e acasalamento dos
rebanhos, a fim de se evitar o acasalamento endogamicos, como também melhorar

caracteristicas importantes para a produgéo.
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